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su correspondencia con la variante N. Este resultado podrfa indicar a este nuevo grupo coma un putativo 
linaje de PVY. 
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Los sweepovirus forman un grupo dentro del genera Begomovirusque se caracterizan par infectar solo a 
camote, las cualescomunmente causan infecci6n asintomatica,pasando inadvertidos, par lo que su 
prevalencia y distribuci6n es desconocida en algunas regiones del mundo.Las infecciones multiplesson 
comunes en camote, entre ellos el Sweetpotatoch/orotic stunt virus (SPCSV) se encuentra interactuando 
sinergicamente con otros virus. En el presente estudio, se obtuvieron 48 secuencias a partir de 
fragmentos de PCR usando cebadores universales para sweepovirusde un total de 329 muestras de 
camote mantenidas en el banco de germoplasma del Centro Internacional de la Papa {CIP). Se 
seleccionaron y caracterizaron las genomas completes de seis aislamientos de sweepovirus: Peru-6, 
Mexico-31, Cuba-5, San Vicente, Peru-10 y Jamaica-12, utilizando PCR en sentido inverse para los cuatro 
primeros aislados y por la polimerasa Phi29 para los ultimas dos. La comparaci6n completa de los 
genomas confirm6 que los seis virus eran bastante diferentes entre sf con un 89% de identidad a 
excepci6n de Jamaica-12 y Cuba-5 (91%), y San Vicente y Peru-10 (93%). Se realiz6 una evaluaci6n del 
sinergismo de cada uno de ellos con el aislamiento M2-47 del SPCSV durante un perfodo de 10 semanas. 
Esta se realiz6 mediante la expresi6n de sfntomas en plantas de camote variedad "Huachano" con 
infecciones simples (sweepovirus) y dobles (sweepovirus + SPCSV). La detecci6n de los sweepovirus se 
realiz6 mediante la prueba de hibridaci6n de acidos nucleicosy por RT-PCR en tiempo real el SPCSV. Se 
encontr6 que existe un sinergismo con una magnitud considerablemente variableentre los tftulos delos 
diferentes aislados de sweepovirus y que en la mayorfa de las cases no se asoci6 con sfntomas claros.La 
informaci6n obtenida en este estudio puede contribuir al diagn6stico e identificaci6n de sweepovirusy el 
aumento de sus tftulos presente en algunas interacciones sinergicas sugiere que pueden tener un impacto 
en el rendimiento y esto debe ser una prioridad para estudios futuros. 
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